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CURSO

INTERACCION GENOTIPO x AMBIENTE Y USO DE MARCADORES MOLECULARES EN EL
FITOMEJORAMIENTO DE PLANTAS

30 de julio al 1 de agosto, 2024
OBIJETIVO DEL CURSO:

Comprender las implicaciones de las interacciones genotipicas con el medio ambiente al estimar e
interpretar los valores genéticos de cultivares de cultivos.

Describir y utilizar métodos estadisticos utilizados para cuantificar las interacciones genotipicas por
el medio ambiente y la estabilidad; haciendo hincapié en la cuantificacion y manejo de las
interacciones genotipicas por el medio ambiente de manera que se puedan tomar decisiones
adecuadas en el mejoramiento de plantas.

Introduccion al uso de marcadores moleculares para el uso de recursos genéticos y en el
mejoramiento de plantas.

RESULTADOS DE APRENDIZAJE/OBIJETIVOS DEL CURSO:

Describir clases de interacciones genotipo x ambiente y discutir su impacto agronémico y en el
fitomejoramiento.

Describir las fuentes de variacion en ensayos de cultivos en multiples ubicaciones, su importancia
relativa y las técnicas para controlar su impacto en la seleccidn y evaluacidn.

Comprender la agrupacion y clasificacidn ambiental para aprovechar la respuesta diferencial de los
cultivares.

Discutir andlisis de estabilidad y los tipos de respuestas ambientales.

Ajustar e interpretar varios modelos estadisticos y representaciones graficas utiles para comprender
la interaccidn genotipo x ambiente en pruebas de variedades de plantas y mejora en ensayos en
multiples ubicaciones.

Disefiar sistemas de prueba y evaluacion, incluida la seleccién de la ubicacién/ambiente, adecuado
para identificar genotipos superiores para una adaptacion exitosa a ambientes particulares.

Describir la significancia los efectos de GxE en los QTL y marcadores, y formas de utilizar la
interaccidn GxE en procedimientos de mejoramiento asistido por marcadores.

Reconocer los principales estimulos ambientales (variables ambientales) que impactan la traduccion
de genotipos de las plantas cultivadas a fenotipos.



PROGRAMA

Gatn ok

DiA 1

TEMA

INSTRUCTOR

9:00-10:00

Introduccion al Fitomejoramiento
-Definicién, conceptos claves (herencia,
fenotipo, TPE)

Conservacién y uso de recursos genéticos,
mining allele, pre-breeding.

Daniela Bustos

10:00-11:00

Interaccion Genotipo x Ambiente
-Tipos
-Formas de medicidn ganancia genética

Daniela Bustos

11:00-11:30

Coffee

11:30-13:00

Disefo experimental.

-Bloques completos al azar, Bloques
incompletos al azar, Bloques incompletos
parcialmente balanceados, Bloques
incompletos balanceados. Disefios
resolubles en bloques incompletos
agrupados en repeticiones, latices
balanceados, Latices no balanceados,
disefios Alpha- Disefos resolubles
aleatorizacidn ciclica.

Daniela Bustos

13:00-14:00

Lunch box

14:00 —
15:30

Ensayos multiambiente. Disefios
parcialmente repetidos. Disefios
aumentados. Fenotipeaado disperso..

Juan Burguefio

15:30-16:00

Coffee

16:00-17:30

Modelo lineal generalizado mixto.

Minimos cuadrados, maxima veosimilityd.

BLUP/BLUE. -Estructuras de varianzas-
covarianza
-Andlisis de ensayos multiambientes

Juan Burguefio
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DIiA 2 TEMA INSTRUCTOR
9:00-11:00 Analisis individual y combinado. Andlisis Daniela Bustos
de covarianza.
11:00-11:30 | Coffee
11:30-13:00 | Andlisis de estabilidad. Modelos Daniela Bustos
multiplicativos, AMMI-SREG, Factor
analytical model
13:00-14:00 Lunch box
14:00-15:30 | Analisis en unay dos etapas Juan Burgueiio
15:30-16:00 | Coffee
16:00-17:30 | Correlacidn genética y varianzas genéticas | Juan Burgueiio
-Estimacién en R.
DIA 3 TEMA INSTRUCTOR
9:00-11:00 Diversidad genética. Generacién de Juan Burgueiio
colecciones nucleos.
11:00-11:30 | Coffee
11:30-13:00 | -Mapeo de QTL Daniela Bustos
-GWAS. Poblaciones para estudios
gendmicos
-Biparental, con y sin backcross
(P1, P2, F1, F2, BC1, BC2)
-RILS, MAGIC.
GWAS Ambiental
13:00-14:00 | Lunch box
14:00-15:30 | Seleccidn con herramientas genémicas Juan Burguefio
15:30-16:00 | Coffee
16:00-17:30 | MESA redonda

INSTRUCTORES: JUAN BURGENO (CIMMYT), DANIELA BUSTOS (UACh)

REQUISITOS PREVIOS: Se recomiendan altamente conocimientos sobre fitomejoramiento y

estadistica

DURACION PROPUESTA: 3 dias; 5.5 horas por dia

FECHA DE REALIZACION: 30 de julio al 1 de agosto, 2024

LUGAR: INIA Carillanca, km 10, Camino Cajon, Vilcin, Temuco
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CIMMYT

DIPLOMA

Finalizado el curso se entregara un diploma acreditativo

INSCRIPCIONES

Contacto: Erika Salazar- creg.chile@gmail.com

* Inscripcion gratuita — cupos limitados (25 personas), se debe postular en base a cartas de interés.
Dirigido a estudiantes de post grado e investigadores que trabajan en analisis genéticos con

plataformas de alto rendimiento.
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INSTRUCTORES

Juan Burgueiio es cientifico senior y jefe de la unidad de
biometria y estadistica del CIMMYT. El y su equipo estan
comprometidos a desarrollar nuevas metodologias
matematicas y estadisticas y aplicarlas para resolver los
problemas que enfrentan el CIMMYT y los investigadores
asociados. Burguefio y su equipo se centran principalmente
en la investigacidn, consultoria y capacitacion en una amplia
gama de temas como disefio experimental, ensayos de
cultivares en multiples ambientes, experimentos de
agronomia, patologia y entomologia, conservacion de
recursos genéticos, mapeo de loci de rasgos cuantitativos,
seleccidn de genoma y diversidad genética. Como jefe de la
unidad, coordina los esfuerzos del equipo en estas areas y
fortalece el equipo de biometristas del CIMMYT para
colaborar y ayudar eficazmente al personal y a los socios del
CIMMVYT. Burguefio contribuye principalmente al disefio
experimental, modelado estadistico, seleccién del genomay
analisis de datos de fenotipado de alto rendimiento.

Daniela Bustos Profesora de la Universidad Austral
especializada en el modelado de genotipo a fenotipo para
caracterizar y predecir la adaptacién de cultivos en multiples
entornos. Estos enfoques de modelizacion tienen como
objetivo mejorar las posibilidades de obtener variedades
mejor adaptadas aumentando el nimero de genotipos
evaluados en el proceso de seleccién y considerando la
estructura de la poblacién objetivo de genotipos y la
poblaciéon objetivo de ambientes. Ha trabajado en métodos
para la identificacién de grupos de ambientes mas
homogéneos en términos de clasificacion genotipica (mega
ambientes). Con experiencia en el uso de marcadores
moleculares y secuencia del Exoma para identificar regiones
gendmicas relacionadas con el desempefio fenotipico en
diferentes ambientes (QTLXE, prediccién gendmica). Ha
estado involucrada en el desarrollo de estrategias para
construir el conjunto de entrenamiento para modelos de
prediccién gendmica y en métodos para la deteccidon de QTL
en multiples entornos. Actualmente trabaja en la sintesis de
modelos estadistico-genéticos con modelos de crecimiento
de cultivos como APSIM-trigo para evaluar estrategias de
mejoramiento genético y fenotipado.




